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Variabilidade genética e 
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As leguminosas forrageiras do gênero Stylosanthes apresentam 
sistema reprodutivo misto, o que resulta em estruturas genéticas 
populacionais bem distintas e alta variabilidade genética. O presente 
trabalho teve por objetivo caracterizar a variabilidade genética e a taxa 
de cruzamento em progênies de Stylosanthes guianensis, por meio 
de marcadores RAPD (Polimorfismo de DNA Amplificado ao Acaso), 
visando auxiliar o programa de melhoramento genético dessa espécie. 
Um total de dez primers RAPD foram utilizados para gerarem as marcas 
moleculares necessárias para as análises dos 202 indivíduos de 52 
famílias de S. guianensis. Os marcadores foram analisados como dados 
binários visando estimar a variação genética (AMOVA) entre e dentro 
de famílias. A estrutura das populações foi obtida visando auxiliar 
nas estimativas de distribuição da variabilidade genética. A taxa de 
cruzamento foi estimada de acordo com o modelo misto de cruzamento 
com marcadores dominantes. Os 202 indivíduos formaram seis grupos, 
considerando a estrutura genética na geração estudada, com maior 
diversidade dentro do que entre grupos. Esse resultado foi corroborado 
pela análise de variância molecular, com maior variação genética dentro 
do que entre famílias. A taxa de cruzamento nessa população-base 
foi estimada em 0,869 e 0,742, respectivamente, para multilocos e 
unilocos. Os resultados reforçam a adequação do método de seleção 
recorrente intrapopulacional como adequado ao melhoramento genético 
de S. guianensis.
Termos para indexação: leguminosas forrageiras, marcadores 
moleculares, melhoramento genético.
Genetic variability and 
outcrossing rate in 




Forage legumes of the genus Stylosanthes present mixed mating system, 
which results in distinct population genetic structure and high genetic 
variability. Aiming to characterize and to assist the breeding program, 
the genetic variability and outcrossing rate in progenies of Stylosanthes 
guianensis was studied using RAPD markers (DNA Polymorphism Random 
Amplified). Ten primers were applied in 202 individuals from 52 families. 
Markers were analyzed as binary data to estimate the genetic variation 
(AMOVA) among and within families. The population structure was 
obtained aiming to help the estimated distribution of genetic variability. 
The outcrossing rate was estimated using the mixed mating model with 
dominant markers. Considering the genetic structure, six groups were 
established involving all 202 individuals evaluated in this breeding genera-
tion, with higher diversity within than among groups. This result was cor-
roborated by analysis of molecular variance, with greater genetic variation 
within than between families. Breeding population outcrossing rate was 
estimated at 0.869 and 0.742, for multilocus and unilocus, respectively. 
The results support the appropriateness of the intrapopulational recurrent 
selection method as suitable for S. guianensis breeding.
Index terms: forage legumes, molecular markers, breeding.
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Introdução
A flora brasileira é extremamente rica em leguminosas, sendo, inclusi-
ve, centro de origem de diversas espécies que são cultivadas em pasta-
gens. A introdução de leguminosas forrageiras adaptadas ao sistema de 
criação de animais sob pastejo pode resolver dois problemas: a) o baixo 
nível de nitrogênio nos solos tropicais e b) a reduzida qualidade proteica 
disponível na dieta de animais ruminantes (SHELTON et al., 2005). 
As leguminosas forrageiras do gênero Stylosanthes destacam-se pela 
sua alta adaptação aos solos fracos e ácidos dos Cerrados, alta capa-
cidade de fixação simbiótica de nitrogênio, tolerância à seca e elevada 
produtividade (RESENDE et al., 2008). Dentre as espécies do gênero, 
Stylosanthes guianensis é considerada uma das mais promissoras pela 
sua alta produção de matéria seca e retenção de folhas verdes em 
períodos de seca em solos de baixa fertilidade (ANDRADE & KARIA, 
2000). Apresenta-se ainda como a alternativa menos onerosa para a 
recuperação de pastagens degradadas e elevado potencial para o con-
sórcio com gramíneas forrageiras, resultando em aumento de produtivi-
dade por animal e por área (ANDRADE et al., 2004). 
O programa de desenvolvimento de novas cultivares de Stylosanthes 
guianensis e S. capitata na Embrapa Gado de Corte adota como estra-
tégia a seleção recorrente intrapopulacional (SRI), que envolve a obten-
ção de progênies, sua avaliação, seleção e recombinação para geração 
de novas progênies em novos ciclos. Nesse procedimento aplica-se 
moderada intensidade de seleção, a fim de garantir a presença de va-
riabilidade genética nas futuras gerações, mantendo tamanho efetivo 
adequado (RESENDE et al., 2008). Em cada ciclo, uma maior intensi-
dade de seleção é aplicada visando obter as linhagens-irmãs que são 
candidatas à composição de novas cultivares. No caso do Stylosanthes 
spp., pela reprodução sexuada dos indivíduos, as cultivares podem e 
devem ser formadas por mais de uma linhagem-irmã, uma vez que o es-
treitamento excessivo da base genética da cultivar pode comprometer a 
sua viabilidade em função da suscetibilidade das espécies à antracnose. 
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Atualmente, o programa encontra-se no terceiro ciclo de seleção e es-
tão sendo avaliadas as primeiras linhagens-irmãs que, combinadas para 
compor cultivares, deverão contribuir para o sistema produtivo pecuário 
nacional.
O conhecimento do sistema de cruzamento da espécie é fundamental 
para a conservação e melhoramento genético de uma espécie, devido 
ao seu papel crucial na composição genética das populações, visto que 
determina a frequência dos genótipos individuais nas gerações, influen-
ciando na distribuição e no conteúdo da variação genética dentro e 
entre populações (BROWN, 1990).
S. guianensis apresenta sistema reprodutivo misto (SANTOS-GARCIA 
et al., 2010; CHIARI et al., 2010), ou seja, se reproduz tanto por au-
tofecundações quanto por cruzamentos naturais, o que causa impacto 
direto na composição genética das populações. O modo de dispersão 
do pólen e sementes determina como os genes são transferidos e 
recombinados para formar as futuras gerações, afetando a distribuição 
da variabilidade genética entre e dentro de populações (GOODWILLIE 
et al., 2005), e pode variar entre populações de uma mesma espécie, 
a depender tanto de fatores genéticos quanto ambientais. Dos fatores 
ambientais que influenciam na taxa de cruzamento de uma espécie 
podem ser citadas a intensidade, a homogeneidade e a sobreposição 
de florescimento entre indivíduos. O comportamento e intensidade de 
atuação de animais polinizadores também influenciam nas variações da 
taxa de cruzamento de uma espécie.
Na determinação da taxa de cruzamento, marcadores moleculares 
dominantes como RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) po-
dem ser utilizados e apresentam resultados similares aos obtidos com 
marcadores codominantes (GAIOTTO et al., 1997; FERREIRA et al., 
2000). Marcadores RAPD também podem ser utilizados nos estudos 
em genética de populações e os modelos de estimação dos parâmetros 
populacionais são atualmente bastante robustos para lidar com marca-
dores dominantes (FALUSH et al, 2007). 
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Nesse contexto, o objetivo nesse trabalho foi analisar a variabilidade 
genética e a taxa de cruzamento em progênies do terceiro ciclo de 
seleção recorrente intrapopulacional de S. guianensis, por meio de mar-
cadores RAPD, visando auxiliar o programa de melhoramento genético 
dessa espécie.
Material e métodos
Nesse estudo foram avaliadas 52 famílias da leguminosa forrageira 
S. guianensis, mantidas no campo experimental da Embrapa Gado 
de Corte, em Campo Grande – Mato Grosso do Sul. As famílias são 
oriundas do terceiro ciclo de seleção recorrente intrapopulacional, 
sendo 47 delas compostas por quatro indivíduos meios-irmãos, quatro 
famílias com três indivíduos e uma família com dois indivíduos, totali-
zando 202 indivíduos.
No Laboratório de Biotecnologia Vegetal da Embrapa Gado de Corte 
extraiu-se o DNA de folhas jovens de S. guianensis segundo o proto-
colo modificado por CHIARI et al. (2009). O DNA extraído foi quantifi-
cado em espectrofotômetro NanoDrop (Thermo) a 260nm e, posterior-
mente, parte do DNA das amostras foi diluída numa concentração de 
5 ng/mL para uso nas reações de PCR e o restante mantido a -20ºC. 
Para as análises moleculares, foram utilizados dez primers previamen-
te selecionados (Tabela 1). As reações de RAPD foram preparadas em 
volume final de 15 mL, contendo 1x tampão da Taq DNA polimerase 
(Invitrogen), 1,5 mM de MgCl2 (Invitrogen), 0,4 mM de primer (Operon 
Technologies - OP), 0,2 mM de cada dNTP (Invitrogen), 1 unidade de 
Taq DNA polimerase (Invitrogen) e 30 ng de DNA. As amplificações 
foram realizadas em termociclador PTC 100 (MJ Research) programa-
do para uma desnaturação inicial a 94ºC por quatro minutos, seguida 
por 35 ciclos de 94°C por 40 segundos, 40ºC durante 1,5 minutos, 
72°C por dois minutos e, para finalizar, uma etapa de extensão a 
72°C por cinco minutos.
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Os produtos amplificados foram submetidos à eletroforese em gel de 
agarose 1,5% pré-corado com brometo de etídeo, sendo os resultados 
visualizados em luz ultravioleta (UV) e fotodocumentados em sistema 
digital LPix (Loccus Biotecnologia).
Os dados obtidos para os 202 indivíduos de S. guianensis foram com-
pilados em uma planilha na forma de variáveis binárias, ou seja, “1” 
significando presença de banda e “0”, ausência. O procedimento esta-
tístico de análise da variância molecular (Analysis of Molecular Varian-
ce – AMOVA) foi empregado visando obter a informação da distribui-
ção da variação genética entre e dentro das famílias estudadas. Para 
essa análise foi utilizado o software GenAIEx 6.5 (Peakall;Smouse, 
2012).
Análises com base no software Structure 2.3.3 (PRITCHARD et al., 
2010) foram realizadas com a finalidade de avaliar a estratificação das 
famílias em função da origem. O procedimento utilizado pelo Structu-
re compreende a utilização de métodos bayesianos para determinar a 
probabilidade de indivíduos pertencerem a subpopulações com base 
em seus marcadores. No presente caso, essa análise buscou determi-
nar se os indivíduos de uma mesma família poderiam ser distribuídos 
em grupos diferentes e, ainda, determinar o número aproximado de 
grupos formados por todos os indivíduos de todas as famílias. O nú-
mero ótimo de grupos (k) foi inferido após cinco rodadas independen-
tes umas das outras e com um número de iterações de 100000 cada 
uma delas, usando um modelo que admite que os indivíduos tenham 
algum parentesco (admixture model).
O sistema de cruzamento foi analisado de acordo com o modelo misto 
de cruzamento com marcadores dominantes, utilizando-se o programa 
MLTR - Multilocus Mating System Program (RITLAND, 2002), que 
permitiu estimar a taxa de cruzamento multiloco (tm), a taxa de cruza-
mento uniloco (ts), a taxa de autofecundação (s = 1 - tm), a taxa de 
cruzamento entre aparentados (tm - ts), o coeficiente de endogamia 
dos genitores (F), a correlação entre as taxas de cruzamento (t) entre 
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as progênies (rt) e a correlação de t entre locos. Essas estimativas 
foram calculadas pelo método de máxima verossimilhança, algorit-
mo numérico Esperança-Maximização (EM). A variância dos parâme-
tros avaliados foi estimada por 10000 reamostragens randomizadas 
(bootstraps) feitas dentro das progênies de S. guianensis.
Tabela 1 - Primers de RAPD analisados nos 202 indivíduos de Stylosanthes 
guianensis com suas respectivas sequências de oligonucleotídeos
Primer Sequência de nucleotídeos Primer Sequência de nucleotídeos
 5'- 3'  5'- 3' 
AN10 CTC TGT GCT C G03 GAG CCC TCC A
BA01 TTC CCC ACC C G04 AGC GTG TCT G
BA03 GTG CGA GAA C G07 GAA CCT GCG G
D03 GTC GCC GTC A G10 AGG GCC GTC T
G02 GGC ACT GAG G G17 AGG GCC GTC T
Resultados e discussão
Os primers analisados amplificaram 104 bandas, perfazendo uma 
média de 10,4 bandas por primer. CHIARI et al. (2010), ao avalia-
rem progênies de melhoramento de S. guianensis com nove dos dez 
primers utilizados nesse trabalho, obtiveram uma média de 6,9 bandas 
por primer. Das 104 bandas obtidas com os dez primers, 93 foram 
polimórficas (89,42%), provavelmente devido à utilização de primers 
previamente selecionados para esse fim (CHIARI et al., 2010). 
Seis grupos foram formados pela plotagem dos indivíduos baseada no 
modelo que infere a estrutura de populações (Structure 2.3.3) (Figu-
ra 1). Os grupos de um a seis foram compostos por 1,5%, 23,3%, 
27,2%, 2%, 27,7% e 18,3% dos 202 indivíduos analisados, respecti-
vamente. Fazem parte do grupo quatro apenas os indivíduos da família 
48, ou seja, há alta similaridade entre os indivíduos dessa família e 
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menor similaridade com as outras famílias, com base nos marcadores 
analisados. Já o grupo seis alocou todos os indivíduos das famílias 
19, 20, 21, 22, 23, 24 e 32, sendo, portanto, o grupo composto pelo 
maior número de famílias similares entre si.
Figura 1. Agrupamento de 202 indivíduos de S. guianensis obtido para k=6, 
resultante da análise realizada com o Structure 2.3.3 usando o admixture model 
e frequências alélicas correlacionadas. Os números acima da figura indicam 
cada um dos grupos.
Na plotagem dos 202 indivíduos de S. guianensis na ordem original por 
família (Figura 2), observou-se elevada similaridade genética (>0,60) 
dos indivíduos dentro de algumas famílias, com destaque para as 
famílias 1, 8, 19, 21, 22, 23, 24, 27, 28, 32, 33, 35, 42, 45, 48 e 
52. Entretanto, outras famílias apresentaram menor similaridade ge-
nética entre os seus indivíduos, tais como as famílias 4, 5, 6, 15, 16, 
17, 18, 25, 26 e 47, cujos irmãos faziam parte de grupos diferentes. 
Esse resultado pode ser visualizado conforme representado na Figura 3, 
em que as seis cores básicas indicam um dos seis grupos formados e, 
ainda, que os indivíduos com mais de uma cor na sua respectiva coluna 
compartilham alelos com indivíduos de outros grupos ou famílias. 
Esses resultados são importantes orientadores do melhoramento de 
S. guianensis. O primeiro deles remete a uma limitação no registro de 
acessos no germoplasma dessa espécie na Embrapa Gado de Corte. A 
maioria dos acessos disponíveis, os quais formam a base para o progra-
ma de melhoramento, não têm o registro do local de origem. Assim, a 
formação de grupos estruturados dentro da população-base de melhora-
mento pode ser resultante de uma origem geográfica comum. O segun-
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do aspecto do conhecimento da estrutura das famílias é a sua orienta-
ção quanto ao futuro do próprio programa e a obtenção das novas culti-
vares compostas por linhagens-irmãs. Como um dos principais objetivos 
do programa é a seleção para resistência à antracnose, teoricamente, 
cultivares compostas por linhagens-irmãs obtidas de grupos diferentes 
podem ter alelos de resistência diferentes, potencialmente prolongando 
a vida útil da cultivar nas pastagens plantadas. 
A estrutura dessa população-base de melhoramento foi utilizada na 
avaliação da distribuição da variação molecular entre e dentro de gru-
pos, usando a AMOVA, além da análise considerando a distribuição da 
variação molecular das famílias e seus componentes.
Figura 2. Representação gráfica dos 202 indivíduos de 52 famílias de S. 
guianensis, para k=6, resultante da análise realizada com o Structure 2.3.3 
usando o admixture model e frequências alélicas correlacionadas. Cada barra 
vertical representa cada um dos 202 indivíduos analisados. Barras com duas 
ou mais cores representam indivíduos que compartilham pools alélicos. Cada 
família é identificada pelo mesmo número e os indivíduos dentro de família 
pelas letras de A a D.
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A análise de variância molecular resultou em uma estimação de maior 
proporção da variação molecular dentro de famílias (75%) do que entre 
famílias (25%). Da mesma forma, quando foram considerados os agru-
pamentos dos indivíduos obtidos com base na análise pelo Structure 
(independentemente das famílias a que pertencem), evidenciou-se uma 
maior variação dentro de grupos do que entre grupos. Resultado similar 
foi obtido por Santos-Garcia (resultados não publicados) com a análise 
dos dados de 16 famílias comuns (da geração anterior) às avaliadas no 
presente trabalho, por meio de marcadores microssatélites. Naquela 
avaliação com o uso de marcadores microssatélites, obteve-se 41% da 
variação genética total concentrada entre famílias e 59% da variação 
total ocorrendo dentro das famílias, com um índice de fixação padroni-
zado de Hedrick igual a Gst = 0,561, bastante coerente com a taxa de 
cruzamento estimada por Santos-Garcia et al. (2010). 
A taxa de cruzamento estimada para as famílias nesse terceiro ciclo de 
seleção de S. guianensis (Tabela 2), com base em multilocos e locos 
únicos foi 0,869 e 0,742, respectivamente. A taxa de cruzamento 
unilocos foi menor que a taxa multilocos, o que deve ser interpretado 
como efeito de cruzamentos entre indivíduos aparentados, ou seja, 
entre indivíduos da mesma família, ou por autofecundação ou geito-
nogamia. A correlação entre a taxa de cruzamento (t) estimada entre 
todos os locos foi de 0,870 (0,131), consideravelmente alta, o que 
reforça a confiabilidade no resultado. No primeiro ciclo de seleção de S. 
guianensis, Santos-Garcia et al. (2010) encontraram correlação de 0,86 
(0,046).
O coeficiente de endogamia (F) (Tabela 2) estimado para os genitores, 
nessa geração, foi igual a zero. O valor de F estimado usando marca-
dores RAPD no primeiro ciclo de seleção por Chiari et al. (2010) foi 
igual a 0,62 e o obtido por marcadores microssatélites para as mesmas 
famílias por Santos-Garcia et al. (2010), igual a 0,002. As diferenças 
encontradas para o valor de F obtidas por esses autores podem ser 
creditadas aos tipos diferentes de marcadores usados e as prováveis 
diferenças nas regiões do genoma amostradas em cada tipo. O valor de 
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F obtido no presente trabalho não deve ser diretamente comparado com 
os resultados anteriores uma vez que se trata de uma geração diferente 
e ainda, que a amostragem do genoma foi diferente da realizada por 
Chiari et al. (2010), uma vez que foram utilizados apenas os primers 
selecionados para elevado polimorfismo. 
A correlação entre as medidas de taxa (t) de cruzamento entre as 52 
progênies, a qual indica se a taxa de cruzamento variou entre as progê-
nies, foi estimada em 12%. Essa variação observada é importante para 
fins de reprodução, pois apesar da espécie apresentar sistema repro-
dutivo misto, a taxa de cruzamento pode variar entre as famílias. Esse 
aspecto pode e deve ser considerado no melhoramento genético da 
espécie considerando o método adotado e a sua adequação. 
As avaliações anteriores da taxa de cruzamento em algumas espécies 
do gênero Stylosanthes indicaram que a autogamia prevalecia, mas 
existiam evidências de que algumas espécies realizavam cruzamentos. 
Stace (1982) descreveu 2% de cruzamento em S. scabra, com base 
em isoenzimas, e Miles (1983) observou 20% de cruzamento estudan-
do a presença de pelos nas estípulas de S. capitata. Em S. guianensis, 
Miles (1985) observou 14% de cruzamento com base na coloração das 
flores como marcador genético. Em todas essas estimativas, a taxa de 
cruzamento foi estudada em pequenas amostras de famílias, de poucos 
acessos originais, diferentemente do realizado no presente estudo. 
Allard (1971) orientou que a estimativa da taxa de fecundação cruzada 
em uma espécie deve ser obtida em vários anos e locais, pois pode ser 
influenciada por variações nos genótipos e nas condições ambientais. 
Pode ainda ser influenciada pelo tipo de marcador empregado, sejam os 
fenotípicos ou os moleculares (BRESSAN et al., 2013).
A diferença entre as taxas de cruzamento multilocos e unilocos (tm - ts) 
indica que aproximadamente 12,7% dos cruzamentos ocorreram entre 
indivíduos aparentados, valor esse superior ao estimado no primeiro ciclo 
de seleção através de marcadores microssatélites (3%) por Santos-Garcia 
et al. (2010) e por marcadores RAPD (8,2%) (CHIARI et al., 2010). 
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Entretanto, Santos-Garcia et al. (2010) obtiveram valor semelhante em 
estudo da taxa de cruzamento de S. capitata (12,3%) por meio de mar-
cadores microssatélites. O cruzamento entre parentes, a autofecundação 
e a geitonogamia contribuem para a fixação de alelos em indivíduos ao 
longo das gerações, no entanto, o número de gerações para atingir a 
homozigose poderá ser variável entre as formas de endogamia.
Há algumas hipóteses para interpretar a elevada taxa de fecundação 
cruzada evidenciada nessa amostra de indivíduos, com base nos mar-
cadores estudados. Uma delas poderia ser a maior intensidade, preco-
cidade, homogeneidade e sobreposição de florescimento evidenciada 
nessas famílias, uma vez que esse foi um dos critérios de seleção. Na 
prática, evidencia-se uma maior precocidade de florescimento na popula-
ção atual, a qual apresenta produção plena de sementes em maio-junho, 
enquanto que nas populações inicias a amplitude de florescimento/pro-
dução de sementes variou de maio a agosto. Além disso, as alterações 
no comportamento e na intensidade de atuação de animais polinizadores 
influenciam nas variações da taxa de cruzamento de uma espécie.
A estimativa da taxa de cruzamento depende também do(s) loco(s) 
amostrado(s). Segundo Gaiotto et al. (1997), para marcadores domi-
nantes, um grande número de locos são necessários para obter uma 
estimativa robusta e comparável com marcadores codominantes. Os 
primers usados neste estudo foram previamente selecionados em fun-
ção do polimorfismo apresentado, o que pode ter influenciado o resulta-
do e ser específico para esse experimento. 
Outra amostragem a ser discutida é a do número de indivíduos por 
família. O número de indivíduos por família igual a quatro, utilizado 
na presente estimação da taxa de cruzamento, de acordo com Brown 
e Allard (1970), é suficiente para uma precisão de 98% em espécies 
predominantemente autógamas. Entretanto, Resende (2002) indica que 
25 indivíduos são necessários na amostragem dentro de famílias em 
espécies alógamas. No caso do S. guianensis essa questão deverá ser 
considerada nos resultados, ou seja, o número adequado de indivíduos 
por família talvez devesse ter ficado entre quatro e 25.
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A outra hipótese seria uma superestimação da taxa de cruzamento 
nessa geração pelo marcador dominante. No primeiro ciclo de se-
leção obteve-se uma estimativa diferente da taxa de cruzamento 
quando baseada em marcadores RAPD (CHIARI et al. 2010) e em mi-
crossatélites (SANTOS-GARCIA et al., 2011) ao serem estudadas as 
mesmas famílias de S. guianensis. Entretanto, Gaiotto et al. (1997) 
não evidenciaram diferenças significativas entre as taxas de cruza-
mento em Eucalyptus urophylla estimadas por RAPD, AFLP e isoenzi-
mas. Essa questão precisa ser elucidada e uma das formas possíveis 
será por meio de nova amostragem de marcadores dominantes e 
codominantes. Além disso, novas gerações de seleção no programa 
de melhoramento de S. guianensis deverão ser acompanhadas.
Os resultados de endogamia obtidos no presente trabalho e nos anterio-
res devem ser interpretados com parcimônia, uma vez que no primeiro 
ciclo foram avaliadas famílias selecionadas de populações naturais, 
originárias de várias regiões geográficas isoladas, enquanto que nos ci-
clos seguintes, possibilitou-se a sua coexistência e uma extensa oferta 
de pólen para atração de polinizadores. Além disso, aliou-se a questão 
fenológica de florescimento, com maior sobreposição de florescimento 
entre os indivíduos analisados e a seleção para maior produção de se-
mentes, que é um dos principais critérios de seleção na obtenção e para 
o sucesso comercial de uma cultivar de Stylosanthes.
Tabela 2 - Estimativas dos parâmetros associados ao modo de cruzamento de 
S. guianensis
Parâmetros Estimativas (erro padrão)
Taxa de cruzamento multiloco (tm) 0,869 (0,036)
Taxa de cruzamento uniloco (ts) 0,742 (0,034)
Taxa de autofecundação (s = 1 - tm) 0,131
Taxa de cruzamento entre parentes (tm - ts) 0,127 (0,021)
Coeficiente de endogamia dos genitores (F) -0,097 (0,043)
Correlação de t entre progênies (rt) 0,119 (0,162)
Correlação de t entre locos 0,870 (0,131)
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Conclusão
Os resultados obtidos com base nos marcadores moleculares sugerem a 
existência de variabilidade genética considerável e, juntamente com os 
dados referentes ao modo de cruzamento, serão utilizados no melhora-
mento de S. guianensis para a continuidade e realização de novos ciclos 
seletivos em médio prazo.
A taxa de cruzamento estimada na terceira geração de seleção recor-
rente intrapopulacional em S. guianensis indica que o método de melho-
ramento adotado é adequado e deve ser continuado.
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